Identification des déterminants moléculaires de la qualité du café par des approches de génomique fonctionnelle. Une revue by Joët, Thierry et al.
Identiﬁcation des déterminants moléculaires
de la qualité du café par des approches
de génomique fonctionnelle. Une revue
Composition de la graine
et qualité du café
La graine des espe`ces cultive´es de
cafe´ier (Coffea arabica et C. cane-
phora) est une semence a` albumen
(appele´ endosperme dans les revues
scientifiques de langue anglaise) cellu-
larise´ dont le de´veloppement requiert 8
a` 10 mois (figure 1). Apre`s la fe´conda-
tion et jusqu’a` mi-de´veloppement, la
graine est exclusivement constitue´e
Résumé
La saveur du cafe´ implique le de´veloppement d’aroˆmes lors de la torre´faction a` partir de
pre´curseurs biochimiques pre´sents dans la graine de cafe´ier. La caracte´risation des voies de
biosynthe`se des principaux compose´s de re´serve de la graine, ainsi que l’identification des
ge`nes cle´s associe´s, permet donc d’identifier les de´terminants mole´culaires de la qualite´.
Cette revue de´crit le de´veloppement re´cent des outils mole´culaires et des connaissances
ge´nomiques chez le cafe´ier. A` travers la description des travaux de recherche cible´s sur la
re´gulation du me´tabolisme des sucres, des acides chloroge´niques et de la cafe´ine, les
diffe´rentes approches de ge´nomique fonctionnelle, et leurs comple´mentarite´s, sont
illustre´es.
Mots cle´s : cafe´ier ; expression des ge`nes ; remplissage du grain ; voie biochimique.
The`mes : ame´lioration ge´ne´tique ; me´tabolisme ; productions ve´ge´tales ; qualite´ et
se´curite´ des produits.
Abstract
Using functional genomics approaches in identifying molecular determinants of
coffee quality. A review
The coffee seed contains all the necessary precursors to generate the full complement of
coffee aromas and flavours. Coffee seed reserves are composed mainly of cell wall
polysaccharides, lipids, proteins, sucrose and secondary metabolites including chloro-
genic acids, caffeine and trigonelline. Because all of these compounds are involved in the
complex chemistry of coffee roasting, understanding coffee quality ultimately requires a
detailed characterization of the metabolic pathways dedicated to the synthesis of these
aroma/flavour precursors which includes the transcriptional regulation for the genes
encoding the relevant enzymes. This review focuses on the latest advances regarding
functional genomics and its use in deciphering metabolic pathways that occur during
coffee seed development.
Key words: biochemical pathways; coffea; gene expression; grain filling.
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Synthèse
d’un tissu nourricier maternel diploı¨de,
le pe´risperme, qui est ensuite remplace´
progressivement par l’albumen tri-
ploı¨de, un tissu de re´serves issu de la
fusion de la cellule centrale du sac
embryonnaire avec un des deux game`-
tes maˆles de´livre´ par le tube pollinique.
D’abord pre´sent a` l’e´tat liquide, l’albu-
men va durcir et accumuler des
re´serves ne´cessaires au de´veloppe-
ment de l’embryon lors de la germina-
tion. L’albumen constitue ainsi la
majeure partie de la graine mature
(appele´e « grain de cafe´ vert ») et ses
re´serves sont principalement consti-
tue´es de polysaccharides parie´taux, de
lipides, de prote´ines et de saccharose,
ainsi que de me´tabolites secondaires
comme les acides chloroge´niques, la
cafe´ine, et la trigonelline (Clifford,
1985). Chacun de ces compose´s joue
un roˆle essentiel dans les re´actions
chimiques caracte´ristiques de la tor-
re´faction qui libe`rent plus de 800
mole´cules chimiques (Flament, 2002),
dont certaines, volatiles, participent a`
des degre´s divers au bouquet d’aroˆ-
mes du cafe´ (Grosch, 2001), et
d’autres non volatiles interviennent
dans sa flaveur (Homma, 2001).
Comme la participation de chacun
de ces compose´s aromatiques sur la
qualite´ organoleptique du cafe´ torre´-
fie´ est difficile a` e´valuer, une appro-
che consiste a` caracte´riser leurs
pre´curseurs dans le grain de cafe´ vert,
qui sont conside´re´s comme des pre´-
curseurs de la qualite´ (Leroy et al.,
2006). Ainsi, l’e´tude des voies de
biosynthe`se de ces pre´curseurs per-
met de mieux comprendre les de´ter-
minants de la qualite´ du cafe´. En cela,
les approches de ge´nomique fonc-
tionnelle ont permis de re´aliser des
avance´es significatives dans l’e´tude
des voies de biosynthe`se et de leur
re´gulation au cours du de´veloppe-






Une des premie`res e´tapes ne´cessaires
pour la mise en œuvre des approches
de ge´nomique fonctionnelle consiste
a` e´tablir un catalogue des ge`nes
exprime´s chez l’espe`ce e´tudie´e, en
couvrant le plus grand nombre d’orga-
nes, de tissus et de conditions de
culture possible. A` cette fin, les popu-
lations de transcrits (ARN messagers)
sont isole´es a` partir des diffe´rents
mate´riels collecte´s, re´trotranscrits en
ADNcomple´mentaires, puis se´quence´s
massivement a` partir de leur extre´mite´
5’ pour obtenir une e´tiquette de
se´quence unique pour chaque ge`ne.
Depuis 2005, plusieurs bibliothe`ques
de se´quences exprime´es (EST, pour
« Expressed Sequence Tag ») ont e´te´
ge´ne´re´es pour les espe`ces du genre
Coffea, notamment au sein du projet
Cornell-Nestle´ (Lin et al., 2005) et par
l’Institut de recherche pour le de´ve-
loppement (IRD, [Poncet et al., 2006])
(tableau 1). La compilation de ces
se´quences (environ 58 000 EST) a
abouti a` la ge´ne´ration de 15 721
unige`nes. Ces se´quences ont e´te´ utili-
se´es pour la construction de puces a`
ADN qui ont de´ja` servi a` effectuer une
comparaison pre´liminaire entre les
graines, les feuilles et les fleurs de
cafe´iers : elles ont permis la mise en
e´vidence de 1 565 ge`nes spe´cifique-
ment exprime´s dans la graine mature
par rapport aux deux autres tissus
(Privat et al., 2011). Re´cemment, les
donne´es EST du projet bre´silien
« Genoma cafe´ » ont e´te´ rendues publi-
ques (Mondego et al., 2011). Ainsi, en
quelques anne´es, la construction de
bibliothe`ques d’EST a non seulement
permis l’e´tablissement d’une liste des
ge`nes exprime´s dans la graine, mais
aussi le de´veloppement d’outils pour le
suivi de son transcriptome. Cette phase
de de´couverte et d’annotation des
ge`nes be´ne´ficiera e´galement du
se´quenc¸age du ge´nome de C. cane-
phora, dont la publication est attendue
d’ici fin 2012.
L’e´tape suivante consiste a` mettre en






















Figure 1. Phénologie de la graine de caféier.
Figure 1. Phenology of the coffee seed.
Les fruits de C. arabica ont été récoltés à différents stades de développement après la floraison (JAF : jours
après floraison) et présentés en coupe dorsale (A : points de coupe indiqués par les flèches) et en coupe
transversale (B-D) pour montrer la croissance de l'albumen (A) à l'intérieur du périsperme (P). Les positions de
l'albumen et du périsperme sont schématisées respectivement en gris et en blanc (135 JAF). Les stades de
développement des grains illustrés dans la partie supérieure (A-D) sont reportés sur le schéma de maturation
du fruit, adapté d'après De Castro et Marraccini (2006).
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directement implique´s dans la synthe`se
des aroˆmes et de leurs pre´curseurs. A`
cette fin, les travaux re´alise´s chez les
plantes mode`les sont essentiels pour
deux aspects. D’une part, ils ont permis
d’e´tablir que plusieurs voies de biosyn-
the`se peuvent parfois coexister pour
un meˆme produit. D’autre part, la
plupart des ge`nes implique´s dans les
voies de biosynthe`se des principaux
compose´s de re´serves ont e´te´ identi-
fie´s. Ces connaissances facilitent tout
d’abord l’identification rapide des
ge`nes correspondants (orthologues)
chez le cafe´ier ou` leur recherche dans
les bibliothe`ques d’EST s’effectue par
homologie de se´quence. Ensuite, le
suivi du niveau d’expression des ge`nes
candidats au cours du de´veloppement
de la graine permet d’infe´rer l’impor-
tance et les modes de re´gulation dans
les diffe´rents tissus de la graine de
chacune des voies de biosynthe`se
connues. La RT-PCR (Real-time poly-
merase chain reaction) en temps re´el
reste une me´thode de re´fe´rence pour
re´aliser cette e´tape. La mise en relation
des profils d’accumulation des compo-
se´s biochimiques et des profils
d’expression des ge`nes (ou des acti-
vite´s enzymatiques correspondantes)
permet enfin une reconstruction plus
pre´cise des voiesme´taboliques actives.
Le couplage des donne´es transcripto-
miques et biochimiques a ainsi permis
la reconstruction de plusieurs voies
me´taboliques d’inte´reˆt dans la graine
de cafe´ier, notamment la description
des ge`nes implique´s dans la biosyn-
the`se des acides chloroge´niques, des
acides gras, des triglyce´rides, et des
sucres, dont l’exemple sera de´veloppe´
dans cette revue (Geromel et al., 2006 ;
Lepelley et al., 2007 ; Privat et al.,
2008 ; Joe¨t et al., 2009).
Le lien entre l’activite´ transcription-
nelle et l’accumulation du me´tabolite
d’inte´reˆt n’est cependant pas toujours
facile a` e´tablir car d’autres niveaux de
re´gulation peuvent intervenir. Une
fois l’ensemble des ge`nes d’une meˆme
voie de´crit, il s’agit donc de hie´rar-
chiser leur importance relative et de
de´terminer si une re´gulation trans-
criptionnelle influe sur l’accumulation
des me´tabolites. Pour cela, une nou-
velle approche, appele´e biologie des
syste`mes, vise a` inte´grer diffe´rents
niveaux d’informations, par exemple
la quantification des changements
dans le transcriptome et le me´tabo-
lome en re´ponse a` une perturba-
tion donne´e. Cette approche permet
notamment d’identifier les ge`nes dont
le niveau d’expression est corre´le´
quantitativement au me´tabolite d’inte´-
reˆt, et ainsi d’identifier les e´tapes cle´s
du controˆle transcriptionnel. Re´cem-
ment, une approche de ce type a e´te´
mene´e pour l’e´tude de la voie des
phe´nylpropanoı¨des et la synthe`se des
acides chloroge´niques du cafe´ier (Joe¨t
et al., 2010a). Cette voie de biosyn-
the`se sera donc utilise´e dans cette
revue pour illustrer les approches de
biologie des syste`mes.
Une fois les ge`nes cle´s identifie´s, leur
roˆle dans la synthe`se des principaux
me´tabolites d’inte´reˆt reste a` ve´rifier
in vivo. La fonction des ge`nes peut eˆtre
valide´e par transformation ge´ne´tique.
Cette e´tape de validation a pu eˆtre
re´alise´e pour la voie de biosynthe`se
de la cafe´ine, relativement simple,
graˆce a` l’existence de mutants naturels
et l’emploi de la transge´ne`se. Ce
me´tabolite secondaire est donc utilise´
dans cette revue pour illustrer la







Parmi les compose´s de re´serve majo-
ritaires, les polysaccharides parie´taux
et le saccharose jouent un roˆle de
premier plan dans la gene`se de la
flaveur et des aroˆmes du cafe´. En effet,
lors de la torre´faction, leur de´gradation
thermique ge´ne`re des sucres re´duc-
teurs qui, en interaction avec les
acides amine´s, initient les re´actions
de Maillard. De plus, la proportion de
saccharose non de´grade´ lors de la
torre´faction contribue a` la douceur du
breuvage.
Chez le cafe´ier, comme pour la plupart
des plantes supe´rieures, le saccharose
repre´sente la forme majoritaire de
transport des photoassimilats vers les
organe-puits tels que les graines
(Franck et al., 2006). Il joue un roˆle
pivot dans le me´tabolisme carbone´
des graines, les hexoses re´sultant de
son clivage e´tant utilise´s a` la fois
Tableau 1. Ressources EST disponibles pour différentes espèces du
genre Coffea.
Table 1. Coffea EST resources available.
EST Bibliothèques Références
C. canephora 537 1 Raveendra et al. (2010) a
46 914 1, 2 Lin et al. (2005)
8 778 1, 2 Poncet et al. (2006)
12 805 1, 4 Vieira et al. (2006), Vidal et al.
(2010), Mondego et al. (2011)
Total 69 034
C. arabica 618 1 Fernandez et al. (2004)
292 1 Joët et al. (2007) a, Lecolier et al.
(2008)a
41 985 1, 2, 3 Moncada et al. (2009)a
448 1 Cristancho et McCouch (2002)a
139 1, 4 De Nardi et al. (2006)
130 792 1-5, 6 Vieira et al. (2006), Vidal et al.
(2010), Mondego et al. (2011)
Total 174 274
Autres Coffea  12 500 6 Lashermes et al. (2008)
Total 255 808
Le nombre de séquences EST a été obtenu par consultation de la banque dbEST (GenBank Release 178.0, 18/
06/2010, http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucest). Les bibliothèques d'ADNc utilisées (1, feuille ; 2, fruit ; 3,
fleur ; 4, racine ; 5, cal embryogène ; 6, autres) et les séquences publiques non publiées (a) sont indiquées.
D'après Lashermes et al. (2008) et de Kochko et al. (2010).
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comme source d’e´nergie pour le
me´tabolisme cellulaire et de carbone
pour la biosynthe`se de nombreux
compose´s de re´serve, notamment les
polysaccharides parie´taux.
Dans un premier temps, les e´tudes
biochimiques re´alise´es sur le pe´ri-
sperme et l’albumen ont permis de
montrer que ces deux tissus pre´sen-
tent des me´tabolismes glucidiques
particulie`rement contraste´s (Rogers
et al., 1999). En effet, le glucose et
le fructose repre´sentent la majeure
partie des sucres solubles du pe´ri-
sperme durant les premiers stades de
de´veloppement de la graine, alors que
le saccharose est le sucre majoritaire
de l’albumen en croissance et dans la
graine mature (figure 2). Comme chez
d’autres graines mode`les, il semblerait
que le rapport entre hexoses (H) et
saccharose (S) exerce un controˆle
me´tabolique sur l’activite´ de division
cellulaire (ratio H/S e´leve´ du pe´ri-
sperme) et sur la biosynthe`se des
re´serves (baisse progressive du ratio
H/S au cours du de´veloppement de
l’albumen) (Weber et al., 1998).
Re´cemment, le couplage des appro-
ches biochimiques et ge´nomiques
a permis d’identifier certains ge`nes
(correspondant a` des isoformes enzy-
matiques particulie`res) directement
implique´s dans le me´tabolisme du
saccharose (figure 2). Deux types
d’enzymes, les invertases et la saccha-
rose synthase (SuSy), sont capables de
cliver la liaison glycosidique du sac-
charose. Au sein du pe´risperme, ce
sont les invertases qui jouent un roˆle
primordial, notamment les invertases
acides dont l’activite´ est spe´cifique des
premiers stades de de´veloppement de
la graine (Geromel et al., 2006). Le
clivage du saccharose semble eˆtre
principalement effectue´ dans l’apo-
plasme, les ge`nes codant pour des
isoformes parie´tales de l’invertase e´tant
fortement exprime´s durant cette phase
(Privat et al., 2008). Contrairement a` ce
qui se passe dans le pe´risperme, le
saccharose est ve´hicule´ a` l’inte´rieur des
cellules de l’albumen avant son clivage.
En effet, plusieurs ge`nes codant pour
des transporteurs de la membrane
plasmique ne´cessaires au chargement
intracellulaire du saccharose pre´sen-
tent un niveau d’expression e´leve´ lors
de la phase de croissance de l’albumen
(Joe¨t et al., 2009). Ensuite, l’activite´
saccharolytique est prise en charge par
la saccharose synthase. Le ge`ne SUS1,
codant pour une de ses isoformes
(Leroy et al., 2005) pre´sente un profil
d’expression concordant avec la phase
de biosynthe`se des re´serves (De Castro
et Marraccini, 2006). Paralle`lement a`
l’import de saccharose et a` son utilisa-
tion, une ne´osynthe`se de saccharose a
e´galement e´te´ mise en e´vidence en
utilisant du fructose marque´ au 14C
(Geromel et al., 2006). Ainsi, l’activite´
enzymatique de la saccharose phos-
phate synthase (SPS), implique´e dans
la synthe`se du saccharose, est maxi-
male lors de cettemeˆme phase. D’autre
part, SuSy peut eˆtre active dans le sens
du clivage ou celui de la biosynthe`se.
Ainsi, l’expression tardive du ge`ne
SUS2, codant pour une seconde iso-
forme de SuSy, semble corre´le´e avec la
synthe`se et l’accumulation de saccha-
rose lors de la maturation de la graine
(Salmona et al., 2008).
L’utilisation de la RT-PCR en temps
re´el, couple´e a` celle des me´thodes de
chimie analytique classique, a ainsi
permis la description des voies de
biosynthe`se des principaux compose´s
de re´serve de la graine de cafe´ier. La
disponibilite´ re´cente de puces a` ADN
(Privat et al., 2011), ainsi que l’e´mer-
gence de nouveaux outils d’analyse
des transcrits par se´quenc¸age haut
de´bit (RNA-Seq) devraient permettre
d’e´tendre rapidement ces approches a`
l’ensemble du transcriptome. De plus,
les techniques de me´tabolomique,
telles que la chromatographie couple´e
a` la spectrome´trie de masse (GC-MS et
LC-MS) ou la de´tection par re´sonance
magne´tique nucle´aire (1H-RMN), per-
mettent de couvrir un large e´ventail de
mole´cules. Ces techniques d’analyse
du transcriptome et du me´tabolome
seront d’une aide pre´cieuse pour
de´crire et de´cortiquer en paralle`le de
nombreuses voies me´taboliques, mais






La graine de cafe´ier pre´sente de fortes
teneurs en acides chloroge´niques
(ACG), une famille d’esters forme´s
a` partir de certains de´rive´s trans
de l’acide cinnamique, en particulier
l’acide cafe´ique, et de l’acide quinique
(Hanson, 1965). Comme la cafe´ine, les
ACG contribuent a` l’astringence et
l’amertume du breuvage. Les ACG
sont synthe´tise´s de manie`re pre´coce
dans le pe´risperme et s’accumulent
lors du de´veloppement rapide de
l’albumen (De Castro et Marraccini,
2006). En l’absence de connaissances
sur la nature mole´culaire des enzymes
implique´es dans les processus de
transeste´rification entre les diffe´rents
isome`res d’ACG, les e´tudes de ge´no-
mique fonctionnelle se sont focalise´es
sur la synthe`se de l’ACG majoritaire, le
5-caffeoylquinate (5-CQA), qui est le
pre´curseur de tous les autres ACG
(figure 3). Ce compose´ est e´galement
un interme´diaire dans la synthe`se des
lignines (Aerts et Baumann, 1994) et sa
synthe`se emprunte les premie`res e´ta-
pes de la voie des phe´nylpropanoı¨des.
Dans un premier temps, le couplage
de donne´es transcriptomiques et bio-
chimiques ainsi que la caracte´risation
fonctionnelle de certaines prote´ines
recombinantes ont permis l’identifica-
tion de ge`nes et isoformes enzymati-
ques directement implique´es dans le
me´tabolisme du 5-CQA (Lepelley
et al., 2007 ; Joe¨t et al., 2009).
Il a ensuite e´te´ montre´ que la teneur et
la composition en ACG dans la graine
mature sont sous la de´pendance forte
de facteurs environnementaux, notam-
ment la tempe´rature moyenne de l’air
(Joe¨t et al., 2010b). Lamise en e´vidence
re´cente de ces effets, couple´e a` une
description pre´cise de la voie de
biosynthe`se du 5-CQA, a permis de
mettre en œuvre des approches de
biologie des syste`mes et l’identification
de plusieurs points de controˆle (Joe¨t
et al., 2010a). En effet, les conditions
environnementales peuvent eˆtre utili-
se´es comme source de variation pour
analyser les relations quantitatives
entre transcrits et me´tabolites au cours
du de´veloppement de la graine et
identifier les ge`nes dont le niveau
d’expression est relie´ a` un trait quanti-
tatif (QTT, pour « Quantitative Trait
Transcript »). Les deux premie`res e´ta-
pes de la voie des phe´nylpropanoı¨des,
pilote´es par la phe´nylalanine ammo-
nia-lyase (PAL) et la cinnamate
4-hydroxylase (C4H) sont souvent
de´crites chez les plantes mode`les
comme pivots de la re´gulation de cette
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Figure 2. Synthèse des composés de réserve au cours du développement de la graine et métabolisme des sucres.
Figure 2. Synthesis of storage compounds and sugar metabolism in developing coffee seed.
A) les differentes phases tissulaires du developpement du grain sont schematisees en proportion du poids sec de la graine ; B) les evolutions des teneurs moyennes en hexoses,
saccharose, acides chlorogeniques (ACG), cafeine et polysaccharides parietaux sont exprimees en mg par grain au cours du developpement (JAF : jours après la ﬂoraison). Les
coefﬁcients de variation, non representes, sont inferieurs à 10 % ; C) representation des principales phases metaboliques : 1) biosynthèse des ACG ; 2) des polysaccharides
parietaux (galactomannanes, cellulose) et des proteines de reserve ; 3) remobilisation des ACG ; et 4) synthèse et accumulation du saccharose ; D) representation des proﬁls
d'expression des gènes lies au metabolisme des sucres.
CWINV : invertase parietale ; HT : transporteur d'hexose ; INV : invertase acide ; MS : matière sèche ; SucT : transporteur de saccharose ; SPS : saccharose phosphate synthase ;
SPP : saccharose phosphate phosphatase ; SUSY : saccharose synthase ; SUS1 : isoforme 1 de la saccharose synthase ; SUS2 : isoforme 2 de la saccharose synthase. Adapte
d'après Joët et al. (2009).
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Figure 3. Voie des phénylpropanoïdes et points de contrôle pour la synthèse des acides chlorogéniques.
Figure 3. The phenylpropanoid pathway and its major control points for the biosynthesis of chlorogenic acid.
Les gènes dont les niveaux d'expression sont correles à la temperaturemoyenne (contrôle environnemental) ou à l'accumulation demetabolites (contrôle transcriptionnel lie à un trait
quantitatif, QTT) ﬁgurent dans les encadres. C3'H, p-coumaroyl CoA 3-hydroxylase ; C4H, trans-cinnamate 4-hydroxylase ; CAD, cinnamyl alcohol dehydrogenase ; CCoAOMT,
caffeoyl-CoA 3-O-methyltransferase ; 4CL, 4-coumarate : CoA ligase ; CCR, cinnamoyl-CoA reductase ; COMT, caffeateO-methyltransferase ; F5H, ferulate 5-hydroxylase ; HCT,
hydroxycinnamoyl-CoA : shikimate/quinate hydroxycinnamoyl transferase ; HQT, hydroxycinnamoyl-CoA quinate hydroxycinnamoyl transferase ; PAL, phenylalanine ammonia
lyase ; POD, secretory peroxidase. Adapte d'après Joët et al. (2010a).
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voie. Chez le cafe´ier, un fort controˆle
transcriptionnel s’exerce sur ces e´ta-
pes : d’une part l’expression des ge`nes
codant ces enzymes est pilote´e par
le programme ge´ne´tique de de´velop-
pement de la graine, mais elle est
e´galement module´e par des variables
climatiques telles que la tempe´rature
moyenne de l’air (figure 3). Les e´tapes
suivantes de la voie des phe´nylpropa-
noı¨desmenant au 5-CQA sont re´alise´es
par la coumarate ligase (4CL), l’hydro-
xycinnamoyl-CoA quinate hydroxycin-
namoyl transfe´rase (HQT/HCT) et la
coumaroyl-CoA 3-hydroxylase (C3’H).
Plusieurs ge`nes codant pour ces enzy-
mes sont exprime´s au cours du de´ve-
loppement de la graine (Lepelley et al.,
2007 ; Joe¨t et al., 2009). Mais parmi eux
seuls les ge`nes 4CL8 etHQT1montrent
un lien quantitatif entre leur niveau
d’expression et l’accumulation des
ACGs (figure 3). Cette approche, base´e
sur les variations induites par l’envi-
ronnement, a e´galement permis de
montrer que l’accumulation des ACG
est aussi controˆle´e en aval par la
re´pression des ge`nes implique´s dans
leur remobilisation vers les monoli-
gnols, en identifiant les ge`nes codant
pour la ferulate 5’hydroxylase (F5H1)
et peroxydase (POD) comme QTT.
Cette approche de biologie des syste`-
mes pourrait eˆtre applique´e a` d’autres
voies me´taboliques. En effet, des
e´tudes re´centes ont montre´ que la
tempe´rature (ombrage et altitude) a
e´galement une influence sur les
teneurs en hexoses des graines matu-
res (Geromel et al., 2008 ; Joe¨t et al.,
2010b), sugge´rant qu’il serait possible
d’utiliser la variance induite par l’envi-
ronnement pour caracte´riser les points
de controˆle du me´tabolisme des
sucres. Cependant, une autre source
de variation semble e´galement pro-
metteuse, celle induite par la diversite´
ge´ne´tique. En effet, des approches
de biologie des syste`mes sur diffe´-
rentes varie´te´s de maı¨s pre´sentant des
me´tabolismes contraste´s ont re´cem-
ment permis l’identification de QTT
pour l’accumulation des carote´noı¨des
(Vallabhaneni et al., 2009). Ces appro-
ches pourraient eˆtre utilise´es chez
les cafe´iers pour le me´tabolisme des
sucres ou`, a` une e´chelle restreinte, la
comparaison des niveaux de transcrits
et d’activite´s enzymatiques pour les
invertases et saccharose synthases
entre les deux espe`ces de cafe´iers
cultive´s sugge`re de´ja` que les faibles
teneurs en saccharose des graines de
C. canephora sont corre´le´es a` une plus
forte activite´ saccharolytique par rap-
port a` celle mesure´e chez C. arabica,
avec des niveaux de controˆle a` la
fois transcriptionnel et posttranscrip-
tionnel (Privat et al., 2008)
Validation
fonctionnelle
des gènes : exemple
de la biosynthèse
de la caféine
La cafe´ine est un alcaloı¨de purique
synthe´tise´ a` partir de la xanthosine,
et ceci a` travers seulement trois
e´tapes successives de me´thylation et
une e´tape d’e´limination du ribose.
Les ge`nes CaXMT1, CaMXMT2 et
CaDXMT1, codant pour diffe´rentes
N-me´thyltransfe´rases ont e´te´ identifie´s
(Ogawa et al., 2001 ; Uefuji et al.,
2003). La caracte´risation fonctionnelle
des prote´ines recombinantes a montre´
que les trois enzymes utilisent la
S-ade´nosyl-L-me´thionine (SAM)comme
donneur de groupement me´thyl et a
permis d’e´tablir un roˆle pour ces ge`nes
respectivement dans la synthe`se de
7-me´thylxanthosine, de the´obromine
(3,7-dime´thylxanthine), et de cafe´ine
(1,3,7-trime´thylxanthine) (Uefuji et al.,
2003). Ces ge`nes sont exprime´s de
manie`re pre´coce au cours du de´ve-
loppement de la graine (Salmona
et al., 2008). Leur fonction peut eˆtre
valide´e par transformation ge´ne´tique,
dont le protocole a e´te´ re´cemment
optimise´ pour ame´liorer l’efficacite´
(Ribas et al., 2011). Ainsi, l’inactivation
par transge´ne`se du ge`ne CaMXMT1
codant la the´obromine synthase abou-
tit a` une re´duction drastique de la
teneur en the´obromine et cafe´ine
dans les feuilles (Ogita et al., 2003 ;
Ashihara et al., 2006). De meˆme, un
crible biochimique de diffe´rentes
ligne´es d’Arabica sauvages d’E´thiopie
a permis la de´couverte d’un mutant
naturel sans cafe´ine (Silvarolla et al.,
2004). Chez ce mutant l’activite´
cafe´ine synthase n’est pas de´tectable,
et des e´tudes re´centes montrent la
pre´sence de mutations ponctuelles
dans le ge`ne CADXMT1, ainsi que
des perturbations dans la re´gulation de
l’activite´ transcriptionnelle de ce ge`ne
(Maluf et al., 2009). En de´finitive, c’est
certainement pour ce me´tabolite
secondaire que les travaux sont les
plus avance´s, avec notamment la
structure tridimensionnelle de la xan-
thosine me´thyltransferase (XMT) et
de la cafe´ine synthase (DXMT) re´cem-
ment de´crites par cristallographie
(McCarthy et McCarthy, 2007).
Perspectives
Les prochaines anne´es devraient voir
la ge´ne´ralisation de l’utilisation chez le
cafe´ier des outils d’analyse du trans-
criptome et du me´tabolome, ainsi que
de leur couplage. Cette e´tape est
essentielle pour de´crypter les voies
de biosynthe`se du large re´pertoire de
mole´cules pre´sentes dans le grain
de cafe´ vert. A` ce titre, il est utile
de rappeler que certains me´tabolites
peuvent eˆtre pre´sents en quantite´
marginale et cependant influencer
de manie`re pre´ponde´rante les qualite´s
organoleptiques du cafe´. Ainsi, une
part des compose´s volatiles sont
pre´sents avant torre´faction et sont
synthe´tise´s au cours du de´veloppe-
ment de la graine. Principalement
issus des voies des phe´nylpropanoı¨-
des et des isopre´noı¨des, leur seuil de
perception peut eˆtre de l’ordre du
nanomolaire. Le couplage des appro-
ches de transcriptomique avec celles
de chimie analytique des compose´s
volatiles par GC-MS, par exemple,
devrait permettre l’e´tude de leurs
voies de biosynthe`se.
La ge´ne´ralisation de ces approches
devrait aboutir au de´poˆt d’un grand
nombre de donne´es dans des bases
d’acce`s public, offrant ainsi des per-
spectives inte´ressantes en termes de
me´ta-analyse. En effet, la ge´ne´ralisa-
tion des puces a` ADNpermet d’e´tudier,
sur un tre`s grand nombre d’e´chantil-
lons et dans diffe´rentes conditions,
les relations de covariance qui existent
entre les diffe´rents ge`nes exprime´s.
L’analyse par re´gression line´aire des
relations entre tous les ge`nes pris
deux a` deux dans diffe´rentes condi-
tions expe´rimentales facilite la mise
en e´vidence de re´gulons, groupes de
ge`nes coexprime´s. Ces unite´s trans-
criptionnelles, pouvant contenir jus-
qu’a` plusieurs centaines de ge`nes, sont
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souvent core´gule´es par un meˆme
facteur de transcription. L’identification
de ces facteurs est une e´tape impor-
tante dans la compre´hension des
modes de re´gulation des voies de
biosynthe`se.
A` terme, l’identification de ge`nes cle´s
lie´s a` la synthe`se des compose´s de
re´serves fournira des marqueurs diag-
nostiques pour le suivi de la qualite´,
l’accumulation des compose´s lie´s a` la
qualite´ aromatique du cafe´ et a` la
typicite´ de terroir. L’exploration de la
diversite´ nucle´otidique de ces ge`nes
et de leur re´gulation au sein des
populations servant de base aux
programmes de se´lection, constituera
le fondement de la mise en place de la
se´lection assiste´e par marqueurs pour
la qualite´ du cafe´. Les be´ne´fices de la
mise en place d’une telle se´lection
sont e´vidents compte tenu de la
complexite´ (couˆt, temps. . .) de l’e´va-
luation phe´notypique de ce caracte`re.
Ces approches ne´cessitent une bonne
connaissance des me´tabolites du cafe´
vert, de leur conversion lors de la
torre´faction, et leurs interactions dans
la gene`se des proprie´te´s sensorielles
de la boisson. Les e´tudes futures
devront donc inte´grer la biologie de
la graine, la chimie de la transforma-
tion, ainsi que des proce´dures stan-
dardise´es d’analyse gustative. &
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